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1 JOHDANTO 
 
Viimeisten kahden vuosikymmenen aikana eri tutkimuksissa on havaittu selviä eroja 
rotujen välillä teurasominaisuuksien periytymisasteissa (Koots ym. 1994a, Rios 
Utrera ja Van Vleck 2004, Hickey ym. 2007) ja varianssikomponenteissa (Hirooka 
ym. 1996, Engellandt ym. 1999, Hickey ym. 2007). Esimerkiksi Koots ym. (1994a) 
esittivät tulokset, joiden mukaan simmentalin ja herefordin teuraspainojen 
periytymisasteet poikkesivat toisistaan selvästi, kun herefordilla teuraspainon 
periytymisaste oli 0,59 ja simmentalilla 0,38. Tällaiset erot vaikuttavat 
ominaisuuksien jalostettavuuteen eri roduilla. 
Tässä tutkimuksessa tutkimuskohteina olivat seuraavat teurasominaisuudet: 
teuraspaino, rasvaluokka ja ruholuokka, joista rasva- ja ruholuokka kuuluvat 
EUROP-luokitusjärjestelmään (Lihateollisuuden tutkimuskeskus 2010). 
Teurasominaisuudet ovat tärkeitä jalostettavia ominaisuuksia, sillä ne vaikuttavat 
ruhon laatuun ja sitä kautta tuottajalle ruhosta maksettavaan korvaukseen. Ruhon 
laatu on kaupallinen käsite ja se määritellään nykyään luokittelemalla ruho sen 
lihakkuuden ja rasvaisuuden perusteella (Huuskonen 2009).  Suomessa jokaiselle 
ruholle määritetään teurastamossa sen paino, rasvaluokka sekä ruholuokka, joista 
rasva- ja ruholuokka arvostellaan silmämääräisesti. Rasvaluokalla on kaksi kertaa 
suurempi vaikutus ruhon käyttöarvoon kuin ruholuokalla, joten tuottajien 
teurastilityksissä on rasvaisuusvähennys liian rasvaisille ruhoille (Huuskonen 2009). 
Ominaisuuksien ilmentyminen eroaa kuitenkin roduittain, johtuen rotujen erilaisista 
fysiologisista taustoista. Rodut voivat erota fysiologisilta ominaisuuksiltaan 
voimakkaastikin ja rotuja voidaan jakaa erilaisiin ryhmiin muun muassa niiden 
alkuperämaan tai – mantereen perusteella (Huuskonen 2011).  
Yksi tämän tutkimuksen tarkoituksista oli selvittää näiden erojen suuruutta ja 
vaikutusta teurasominaisuuksien jalostettavuuteen. Näiden asioiden selvittämisen 
kannalta oli oleellista määrittää eri roduille omat perinnölliset tunnuslukunsa 
jokaiselle teurasominaisuudelle. 
Vastaavaa teurasominaisuuksien perinnöllisten tunnuslukujen määritystä ei ole 
aiemmin tehty Suomessa ja ylämaankarjalle vastaavaa tutkimusta ei ole aiemmin 
tehty missään. 
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2 KATSAUS KIRJALLISUUTEEN 
2.1 Naudanlihantuotanto Suomessa  
 
Naudanlihantuotanto perustuu Suomessa edelleen pääasiassa maitorotuisiin eläimiin. 
Lypsykarjavasikoiden osuus kaikesta naudanlihantuotannosta on noin 80 %, jolloin 
suurin osa naudanlihasta on peräisin maitorotuisista sonneista (Huuskonen 2009, 
MMM 2008). Puhtaiden liharotuisten eläinten määrä kaikista teurastettavista 
eläimistä on hieman alle 10 % ja liha- ja maitorotuisten eläinten risteytysten osuus on 
vähän yli 10 % (MMM 2008).  
Vuonna 2011 tammi-marraskuussa Suomessa tuotettiin yhteensä noin 76 milj. kg 
naudanlihaa, mikä oli 1,9 % enemmän edellisvuoden saman aikavälin tuotantoon 
nähden (MMM Tike 2010). Nautojen lukumäärä laski vuoteen 2010 verrattuna noin 
1,3 %, mutta emolehmien lukumäärä on kuitenkin kasvanut ajanjaksolla 2000–2011 
27800 yksilöstä 57300 yksilöön, eli noin 51 % (MMM Tike 2011). 
Naudanlihantuotantoa on pyritty edistämään emolehmätuotannon lisäämisellä. Silti 
emolehmien kokonaismäärän huomattavakaan nousu viimeisen vuosikymmenen 
aikana, ei ole pystynyt korjaamaan sitä vajetta, minkä lypsylehmien väheneminen 
aiheuttaa vasikoiden teurastarjonnassa (Huuskonen 2009). Naudanlihan 
tuotantomäärät riippuvat kuitenkin, teurastettujen eläinten määrän lisäksi, niiden 
teuraspainosta ja se on kasvanut tasaisesti kaikissa tärkeissä teurasryhmissä (sonnit, 
lehmät ja hiehot) vuosien 1996 ja 2008 välillä (Huuskonen 2009). Täten 
teuraspainojen kasvu on kompensoinut teurastettujen eläinten määrien pienenemistä. 
 
Vuonna 2010 naudanlihan kulutus kasvoi edellisvuoteen nähden 4 %, ollen yhteensä 
99,7 milj. kg (MMM Tike 2011). Tällöin vuonna 2010 Suomen naudanlihantuotanto 
kattoi maamme naudanlihan kulutuksesta vain noin 83 %. Naudanlihantuotantoon oli 
vuonna 2008 erikoistunut noin 4000 tilaa, mikä vastasi 6,2 % kaikista Suomen 
maatiloista (Huuskonen 2009). Naudanlihantuotannon osuus kaikesta 
maataloustuotannosta on tätä jonkin verran suurempi, noin 10 % (Huuskonen 2009), 
mikä on merkittävä osuus. Naudanlihantuotannon kannattavuus on kuitenkin ollut 
Suomessa heikkoa; naudanlihan tuottajahinta on alhainen, mikä ei kannusta yrittäjiä 
jatkamaan alalla ja kansainväliset suuret tuottajamaat polkevat hintoja entistä 
alemmas samalla, kun suomalaisten tilojen tuotantokustannukset ovat olleet 
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vuosittain kokonaistuloja suuremmat (Huuskonen 2009). Täten Suomen 
naudanlihantuotanto ei pärjää kansainvälisessä kilpailussa ja alan kannattavuuden 
parantaminen on ensisijaisen tärkeää. Tähän tavoitteeseen voidaan pyrkiä 
parantamalla eläinainesta geneettisellä tasolla, mikä tulevaisuudessa parantaa 
tuotannon kannattavuutta, kun yhdestä eläimestä saadaan enemmän ja 
laadukkaampaa lihaa ja tuottaja saa siten työstään paremman korvauksen. Suomen 
eläinaineksen tilannetta kuvaa hyvin muun muassa se, että Suomessa ei ole lainkaan 
käytössä (S)EUROP luokitusjärjestelmän korkein ruholuokka S, sillä tällaisia 
yksilöitä ei maassamme esiinny missään liharodussa käytännössä lainkaan.  
 
Aiemmin lihakarjojen jalostusohjelmat ovat keskittyneet pääasiassa elävien eläinten 
kasvuominaisuuksien perinnöllisen tason parantamiseen, mutta jo viime 
vuosituhannen loppupuolella Marshall (1994) totesi, että nykyään liharotujen 
jalostusohjelmia halutaan kehittää huomioimaan erityisesti ruhojen 
laatuominaisuudet. Tämä johtuu siitä, että tuottajille maksettavan korvauksen 
suuruus riippuu enenevissä määrin teuraseläinten ruhojen laadusta. Suomessa 
liharotujen jalostusarvosteluihin kuuluvat tällä hetkellä ominaisuuksina 
syntymäpaino, vieroituspaino sekä vuodenpaino. Vieroituspainosta lasketaan sekä 
yksilön itsensä että sen emon jalostusarvo, eli emoindeksi. Emoindeksi kuvaa 
millaisia emo-ominaisuuksia eläin periyttää, esimerkiksi emon maidontuotanto 
(Strandén 2007). Nämä ominaisuudet eivät kuitenkaan kuvaa eläimestä saatavan 
lihan laatua tai ruhon rasvaisuuden tasoa ja toisaalta ruhon laatuluokka kuvaa 
eläimen lihantuotantokykyä paremmin kuin kasvu tai elopaino (Parkkonen ym. 
2000). Nykyään jalostusarvojen laskennassa käytetystä vuodenpainosta ei siis voida 
päätellä ruhon koostumusta lainkaan, mikä sen sijaan voidaan tehdä paremmin 
teuraspainosta (Huuskonen 2009). Kuluttajilla on nykyään tarkat vaatimukset lihan 
laadusta ja rasvaisuudesta; lihassa ei saa olla liikaa lihaksen ulkopuolista, ihonalaista 
rasvaa, mutta lihaksen sisäistä, hyvin marmoroitunutta rasvaa tulisi olla sopivasti, 
jotta lihan syöntilaatu ja maistuvuus olisivat hyvät. Tässä tutkimuksessa 
rasvaisuutena käsitellään nimenomaan lihaksia peittävää rasvaa, josta määritellään 
ruhon rasvaisuuden aste, eli kuinka suuri osuus lihaksista on ihonalaisen 
rasvakerroksen peitossa ja kuinka paksu tämä kerros on. Kuluttajien muuttuneiden 
kulutustottumusten vuoksi on tärkeää selvittää kuinka teurasominaisuuksiin voidaan 
vaikuttaa jalostuksella, jotta markkinoille saadaan tuotettua kuluttajien ja tietenkin 
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lihatuotteiden jatkojalostajien toiveet täyttäviä ruhoja. Täten teuraspainon sekä ruhon 
laatuominaisuuksien lisääminen jalostusohjelmiin on oleellista, jotta tulevaisuudessa 
yhdestä eläimestä voitaisiin saada entistä suurempi osuus ruhon arvokkaita osia ja 
arvottomien osien, kuten liiallisen ihonalaisen rasvan osuus ruhosta pienenisi.  
 
2.2 Liharotujen teurasominaisuudet  
 
Suomessa jokainen naudan ruho tarkastetaan teurastamolla ja niistä punnitaan 
teuraspaino ja määritetään ruhon laatu- sekä rasvaluokka yleisesti Euroopassa 
käytettävällä (S)EUROP-laatuluokkajärjestelmällä (Euroopan neuvosto 1981, 
Lihateollisuuden tutkimuskeskus 2010). Tähän asti Suomessa näiden ominaisuuksien 
tietoja ei ole käytetty hyväksi liharotujen jalostuksessa ja niille ei ole aiemmin 
määritetty perinnöllisiä tunnuslukuja. Parkkonen ym. (2000) estimoivat perinnölliset 
tunnusluvut Suomen ayshire- ja holstein-friisläiskarjoille, mutta koska heidän 
tutkimuksessaan oli kyse maitorotujen lihantuotanto-ominaisuuksista, heidän 
saamansa tulokset eivät ole käyttökelpoisia Suomen liharotujen jalostusarvojen 
laskennassa. 
 
Tässä tutkimuksessa oli mukana kuusi lihakarjarotua: hereford, charolais, aberdeen 
angus, limousin, simmental ja ylämaankarja. Rodut voidaan jakaa biologisiin 
rotutyyppeihin, jotka muodostuvat eläinpopulaatioista, joiden jalostus on alkanut 
samalla maantieteellisellä alueella (Huuskonen 2011). Eläimen biologinen rotutyyppi 
määräytyy sen perimän mukaan. Esimerkiksi Huuskosen (2011) mukaan rotujen 
väliset erot kasvupotentiaalissa ja ruhon rasvanmuodostuksessa johtuvat rotujen 
eroavista biologisista tyypeistä. Tässä tutkimuksessa mukana olleet rodut voidaan 
jakaa kolmeen biologiseen rotutyyppiin. Brittein saarilta lähtöisin olevat hereford, 
aberdeen angus ja ylämaankarja kuuluvat omaan biologiseen rotutyyppiinsä. Näistä 
kolmesta rodusta hereford ja ylämaankarja ovat geneettisesti toisiaan lähempänä kuin 
aberdeen angus. Aberdeen angus poikkeaakin geneettiseltä taustaltaan näistä 
kahdesta rodusta melkein yhtä paljon kuin brittirodut eroavat mannermaisista 
roduista (Decker ym. 2009). Mannermaisiin rotuihin luokitellaan limousin ja 
charolais, jotka ovat alkuperältään ranskalaisia ja muodostavat oman rotutyyppinsä, 
sekä simmental, joka on lähtöisin Sveitsistä ja edustaa siten omaa mannermaista 
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rotutyyppiään. Brittiläinen biologinen rotutyyppi on fylogeneettisesti suhteellisen 
kaukana mannermaisista rotutyypeistä (Decker ym. 2009).   
 
Rotujen on todettu eroavan toisistaan muun muassa kasvurytmin ja 
teurasominaisuuksien perusteella (Field 2007). Eläimen kasvurytmiin vaikuttavat 
eläimen aikuiskoko ja sen kudosten keskinäinen jakautuminen. Kasvurytmin avulla 
voidaan määrittää milloin eläin saavuttaa suku- ja teuraskypsyyden. Naudan 
kasvukäyrä on tyypillisesti sigmoidinen, jolloin eläimen kasvu kiihtyy, kun vasikka 
saavuttaa puberteetti-iän noin puolivuotiaana ja hidastuu, kun eläin saavuttaa 
sukukypsyyden (Huuskonen 2009). Naudat teurastetaan yleensä hieman ennen 
sukukypsyyden saavuttamista, eli voimakkaan kasvun loppupuolella. Kun eläin on 
saavuttanut sukukypsyyden, sen kehoon alkaa kertyä rasvaa.  
Rodut voidaan jakaa kasvurytmin perusteella luokkiin: aikainen, keskinopea ja 
myöhäinen (Field 2007). Aberdeen angus kuuluu aikaisen, hereford keskinopean ja 
limousin, charolais, simmental ja ylämaankarja myöhäisen kasvun ryhmään. 
Aberdeen angus on siten herkimmin rasvoittuva rotu ja sen sukukypsyminen 
matalassa elopainossa ja sen jälkeinen rasvoittuminen johtuvat siitä, että aberdeen 
angusin aikuspaino on geneettisesti pienempi kuin muilla roduilla (Dufey ym. 2002). 
Aberdeen angus rodun teurasruhojen rasvan osuus on keskimäärin suurempi ja luiden 
osuus pienempi kuin muilla roduilla. Brittiroduista hereford ei rasvoitu yhtä pienissä 
painoissa kuin aberdeen angus, ja hereford-ruhojen rasvan suhteellinen osuus on 
pienempi (Cundiff ym. 2004). Hitaammasta kasvurytmistä ja rasvoittumisesta 
johtuen herefordilla päästään suurempiin teuraspainoihin kuin aberdeen angusilla 
(Wheeler ym. 2005).   
 
Myöhäisen kasvun ryhmään kuuluvat rodut ovat keskenään hyvin erilaisia, 
esimerkiksi ylämaankarja poikkeaa huomattavasti muista roduista, jotka kuuluvat 
tähän ryhmään. Ylämaankarjan eläimet kasvavat teuraskypsiksi keskimäärin hyvin 
hitaasti, vaikka niiden teuraspainot ovat huomattavasti pienemmät kuin kaikilla 
muilla roduilla. Myöhäisestä kasvuryhmästä suurikokoisinta rotua edustaa charolais 
ja niillä voidaan päästä hyvin korkeisiin teuraspainoihin, ilman ruhon rasvoittumista 
(Dufey ym. 2002). Toinen ranskalainen rotu, limousin, eroaa charolaisista jonkin 
verran. Se kasvaa hitaammin kuin charolais ja sen kasvurytmi onkin lähempänä 
keskinopeaa ryhmää, vaikka se luokitellaan myöhäisen ryhmän edustajaksi (Olesen 
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ym. 2004). Limousinien ruhoissa on hyvin vähän ihonalaista rasvaa ja ruhojen 
teurasominaisuudet ovat erinomaiset kaikissa painoluokissa (Olesen ym. 2004). 
Simmental eroaa charolaisista ja limousinista, sillä se rasvoittuu helpommin kuin 
ranskalaiset rodut, mikä johtuu nopeammasta sukukypsyyden saavuttamisesta (Field 
2007). Teuraspainoissa voidaan tavoitella suhteellisen korkeitakin painoja, mutta 
nopeampi rasvoittuminen rajoittaa kasvatusajan pidentämistä. 
 
Syntymäpainoltaan suurien rotujen, esimerkiksi charolaisin, vieroituspainot ovat 
yleensä suurempia kuin syntymäpainoltaan pienien rotujen (Cundiff ym. 2004). 
Lisäksi suuret rodut kasvavat nopeammin ja niiden teurasruhot ovat 
vähärasvaisempia ja suurempia. Ruhon lihakkuudesta Field (2007) mainitsi, että 
perinnöllinen vaihtelu tämän ominaisuuden suhteen on suurta. Dufey ym. (2002) ja 
Wheeler ym. (2005) totesivat tutkimuksissaan, että mannermaisten rotujen ruhot ovat 
lihaksikkaampia, suurempia ja vähärasvaisempia kuin brittiläisten rotujen, 
riippumatta eläinten ruokinnasta tai kasvatusolosuhteista. Kun tavoitellaan korkeita 
teuraspainoja, isokokoiset rodut, joilla on suuri kasvupotentiaali, ovat biologisesti 
tehokkaampia, niiden suuremman perinnöllisen lihaksentuottokyvyn vuoksi (Cundiff 
ym. 2004). Toisaalta, mikäli teurastusajankohta optimoidaan jonkin tietyn 
kasvatusajan puitteissa, keskikokoiset rodut, kuten hereford, ovat keskimäärin 
tehokkaampia kuin muut, niiden pienemmän ylläpitoenergian tarpeen vuoksi. 
 
2.3 Lihaominaisuuksien perinnölliset tunnusluvut  
 
Maailmalla on tehty paljon tutkimuksia nautaeläinten ruhojen laatuominaisuuksien 
perinnöllisistä tunnusluvuista, mutta tutkittavat ominaisuudet vaihtelevat maittain ja 
samakin ominaisuus saatetaan määrittää ja arvostella eri tavoin eri maissa, jolloin ne 
vastaavat toisiaan huonosti. Lisäksi on erotettava toisistaan tutkimukset, jotka on 
tehty maito - ja liharoduille, sillä nämä rotutyypit ovat hyvin erilaiset ruhon 
laatuominaisuuksien suhteen ja siten niiden välisiä tuloksia ei voida suoraan verrata 
keskenään. On myös huomattava, että perinnöllisten tunnuslukujen suuruus riippuu 
populaatiosta, josta ne on arvioitu. Täten perinnölliset tunnusluvut ovat erilaisia 
populaatioiden välillä. Lisäksi perinnölliset tunnusluvut muuttuvat ajan kuluessa 
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populaation sisällä, kun populaatiossa tapahtuu valintaa ja geenifrekvenssit 
muuttuvat (Koots ym. 1994a; Falconer ja Mackay 1996; Lynch  ja Walsh 1998). 
Koots ym. (1994a ja 1994b) kokosivat monista eri tutkimuksista saadut kasvu- ja 
laatuominaisuuksien periytymisasteet, sekä ominaisuuksien väliset geneettiset ja 
fenotyyppiset korrelaatiot. Heidän tutkimuksissaan on kuitenkin edelleen keskitytty 
pitkälti kasvuominaisuuksiin ja vain muutamiin yleisimpiin USA:ssa ja Kanadassa 
käytettyihin laatuominaisuuksiin, jotka eivät ole suoraan vertailukelpoisia vastaavien 
Eurooppalaisten ominaisuuksien kanssa. Koots ym. (1994a ja 1994b) kokosivat ja 
analysoivat lihanautojen tuotanto-ominaisuuksien perinnöllisiä tunnuslukuja 
käsittelevien tutkimusten tuloksia ajalta 1940–1991. He keräsivät yhteensä 1656 
periytymisaste-estimaattia 70:lle eri ominaisuudelle 287:stä eri tutkimuksesta ja 1490 
estimaattia genotyyppisistä, sekä 1245 estimaattia fenotyyppisistä korrelaatioista. He 
havaitsivat, että heikosti periytyvien ominaisuuksien keskimääräiset periytymisasteet 
olivat yliarvioituja, joten näille ominaisuuksille ei voida odottaa yhtä hyvää kehitystä 
valinnalla, kuin mitä tällä hetkellä oletetaan. Johtopäätöksissään he totesivat, että 
sellaisille ominaisuuksille, joille ei ole saatu määritettyä omia luotettavia 
perinnöllisten tunnuslukujen estimaatteja, olisi parempi käyttää heidän laskemiaan 
painotettuja keskiarvoestimaatteja. 
 
Hickey ym. (2007) tekivät Irlannissa tutkimuksen, jossa he määrittivät Irlannin 
yleisimpien liharotujen (aberdeen angus, belgian sininen, charolais, hereford, 
limousin ja simmental) ja yleisimpien risteytyksissä käytettyjen rotujen (friisiläinen 
ja holstein) perinnölliset tunnusluvut teuraspainolle ja rasva- sekä ruholuokille. 
Heidän tavoitteenaan oli muun muassa testata eroavatko rotujen geneettiset ja 
fenotyyppiset varianssit toisistaan ja tulivat siihen johtopäätökseen, että rotujen 
välillä on tilastollisesti merkitseviä eroja.  
Parkkonen ym. (2000) estimoivat teurasominaisuuksien perinnölliset tunnusluvut 
suomalaisille lypsyroduille ja myös heidän tuloksissaan oli havaittavissa 
samantyyppistä, joskaan ei aivan yhtä voimakasta, vaihtelua rotujen välillä, kuin 
Hickeyn ym. (2007) tutkimuksessa. Parkkosen ym. (2000) estimoimien 
perinnöllisten tunnuslukujen keskivirheet eivät myöskään olleet niin suuria kuin 
Hickeyn ym. (2007) tekemässä tutkimuksessa. 
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Veselá ym. (2011) määrittivät tutkimuksessaan Tshekkiläiselle lihakarjalle 
perinnölliset tunnusluvut. Tshekkien lihakarjapopulaatio on pieni, joten he yhdistivät 
analyysissään kaikki rodut ja roturisteytykset, mutta ottivat rodun huomioon 
tunnuslukujen määrityksessä asettamalla sen kiinteäksi tekijäksi malliinsa. He 
totesivat rodun tilastollisesti merkitseväksi (P<0,0001) tekijäksi kaikissa 
käyttämissään malleissa. Veselán ym. (2011) geneettiset estimaatit eivät kuitenkaan 
ole rotukohtaisia ja heidän saamiinsa tuloksiin vaikuttaa käytetyn aineiston pienuus.  
Onkin yleistä, että vastaavissa tutkimuksissa käytetyt teurasominaisuuksien aineistot 
ovat pieniä. Tämä johtuu siitä, että useissa Euroopan maissa liharotuisia eläimiä on 
suhteellisen vähän. Usein yhdessä maassa kasvatetaan useita eri liharotuja, mikä 
pienentää yksittäisen rodun suhteellista määrää ja lisäksi on edelleen yleistä käyttää 
lihantuotannossa risteytyseläimiä (Parkkonen ym. 2000, Keane & Allen 2002). Tämä 
pienentää entisestään puhdasrotuisten eläinten määrää teurasaineistoissa. Tilanne on 
ollut tällainen myös Suomessa, mutta tässä tutkimuksessa käytetty teurasaineisto oli, 
kaikkien muiden rotujen paitsi aberdeen angusin osalta, selvästi suurempi kuin 
muissa vastaavissa, esimerkiksi Hickeyn ym. (2007) ja Veselán ym. (2011) 
tutkimuksissa. Ylämaankarjan teurasominaisuuksien perinnöllisiä tunnuslukuja ei ole 
aiemmin tutkittu. 
 
Tässä tutkimuksessa varianssikomponenttien määrittämiseen käytettiin AI-REML:ia 
(average information restricted maximum likelihood) (Gilmour ym. 1995). AI-
REML on muunnos REML:sta. REML on erinomainen työkalu, kun analysoitavana 
on suuria, tunnettuja sukupuita (Lynch ja Walsh 1998). REML on muunnos 
maximum likelihood- menetelmästä ja REML estimaattorit maksimoivat vain sen 
osan todennäköisyydestä, joka ei riipu kiinteistä tekijöistä. REML- menetelmällä 
voidaan paremmin minimoida harhaisuutta suurissa, monimutkaisissa aineistoissa 
kuin ML-menetelmällä, joten REML on selkeä valinta varianssikomponenttien 
estimointityökaluksi monissa tapauksissa.  
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3 TUTKIMUKSEN TAVOITTEET 
 
Tutkimuksen tarkoituksena oli määrittää rotukohtaiset geneettiset tunnusluvut 
teurasominaisuuksille. Tässä tutkimuksessa käsiteltiin seuraavia 
teurasominaisuuksia: teuraspaino, rasvaluokka ja ruholuokka, sekä seuraavia rotuja: 
hereford, charolais, aberdeen angus, limousin, simmental ja ylämaankarja. Lisäksi 
tavoitteena oli selvittää, onko rotujen varianssikomponenttien välillä niin suuria 
tilastollisesti merkitseviä eroja, että jalostusarvostelumallissa tarvittaisiin jokaiselle 
rodulle omat teurasominaisuuksien perinnölliset tunnusluvut. 
 
4 AINEISTO JA MENETELMÄT 
4.1 Aineisto 
 
Tutkimuksessa käytetyt teuras- ja sukupuuaineistot saatiin Faba:n kautta. Sekä 
teuras- että sukupuuaineistot olivat geneettisten parametrien estimointiin riittävän 
suuret kaikkien muiden rotujen paitsi ylämaankarjan osalta. Analyyseissä käytettiin 
teurasaineistosta hereford-rodulla 12708 havaintoa, charolais-rodulla 8456, aberdeen 
angus-rodulla 8382, limousin-rodulla 9490, simmental-rodulla 4020 ja 
ylämaankarjalla 571 fenotyyppistä havaintoa.  
 
4.2 Aineiston esikäsittely ja rajaus 
 
Ennen geneettisten tunnuslukujen määrittämistä teuras- ja sukupuuaineistot 
esikäsiteltiin SAS-ohjelmalla (versio 9.2., SAS Institute Inc., Cary, NC, USA) 
Teurasaineistoa jouduttiin käsittelemään suhteellisen paljon, koska se sisälsi 
monenlaisia virheitä, jotka oli poistettava, jotta aineisto olisi käyttökelpoinen 
tutkimuksen seuraavia vaiheita varten. Ensin luotiin teurasaineisto, josta oli poistettu 
muut rodut ja risteytyseläimet. Myöhemmin tämä aineisto jaettiin vielä rotukohtaisiin 
aineistoihin.  
 
Eläinten syntymäkuukaudet yhdistettiin kahdestatoista neljäksi luokaksi; talvi, kevät, 
kesä ja syksy, jolloin havaintomäärät saatiin yhteneväisemmiksi luokkien välillä. 
Kaksosmuuttuja luotiin syntyneiden vasikoiden lukumäärä-tekijästä. Lisäksi 
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teurasaineistoja rajattiin siten, että mukaan otettiin vain eläimet, jotka ovat syntyneet 
vuoden 2005 jälkeen. Rajaus tehtiin siksi, että ennen vuotta 2005 vuosittaiset 
havaintomäärät olivat huomattavasti pienempiä, eivätkä ne tuoneet merkittävää 
lisäystä rotujen eläinten kokonaismääriin. Ylämaankarjan syntymävuosia ei 
kuitenkaan rajoitettu, jotta rodulle saatiin lopulliseen analyysiin tarpeeksi havaintoja. 
 
Teurasaineistoon luotiin lisäksi yksi yhdistelmätekijä (karja-vuosi-sukupuoli), jonka 
tarkoitus oli selittää eri teuraskarjoista, syntymävuosista ja sukupuolista johtuvaa 
vaihtelua aineistossa. Karja-vuosi-sukupuoli tekijä rajattiin siten, että mukaan otettiin 
vain havaintoryhmät, joissa oli enemmän kuin yksi havainto.  
 
Esikäsittelyn lisäksi teurasaineistolle laskettiin tilastolliset tunnusluvut, kuten 
keskiarvot ja – hajonnat SAS 9.2.-ohjelmalla ja piirrettiin kuvaajia kuvaamaan muun 
muassa aineistojen normaalijakautuneisuutta ja ominaisuuksien välisiä korrelaatioita.  
 
Sukupuuaineistot tarkistettiin virheellisten tai puuttuvien sukupuutietojen varalta, 
sekä karsittiin varianssikomponenttien määritykseen sopivaan muotoon RelaX2-
ohjelmalla (Strandén 2006), jolloin sukupuuaineistoihin jäljelle jäivät eläimet, joilla 
oli oma mittaustulos ja tällaisten eläinten kaikki esivanhemmat. Kun 
sukupuuaineistot oli käsitelty RelaX2:lla, sukupuuhun jäi hereford-rodulle 29709 
eläintä, charolais-rodulle 19161, aberdeen angus-rodulle 19076, limousin-rodulle 
20891, simmental-rodulle 9645 ja ylämaankarjalle 1438 eläintä.  
 
4.3 Ominaisuudet 
4.3.1 Teuraspaino 
 
Tutkimuksessa analysoitavat ominaisuudet olivat teuraspaino, rasvaluokka ja 
ruholuokka. Teuraspaino on eläimen ruhon paino teurastuksen jälkeen, eli ruhon 
paino, kun siitä on poistettu ruuansulatuskanavan ja sen sisällön, sisäelimien, veren, 
nahan, pään ja jalkojen painot. Tässä tutkimuksessa käytetyssä aineistossa 
esiintyvien eläinten teuraspainoja rajoitettiin siten, että analyysiin otettiin mukaan 
vain 100 kg:n teuraspainon ylittävät ruhot.  
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4.3.2 Rasvaluokka 
 
Rasva- ja ruholuokat kuuluvat EUROP-luokitusjärjestelmän alaisuuteen. 
Rasvaluokkia on viisi (1-5), jolloin luokkaan 1 kuuluva ruho on rasvaton ja luokkaan 
5 kuuluva on erittäin rasvainen.  
 
4.3.3 Ruholuokka 
 
Ruholuokkia on yksitoista, jotka EUROP-luokituksessa määritellään kirjaimin E, U, 
R+, R, R-, O+, O, O-, P+, P, P-, joista E on lihaksikkain luokka ja P- on huonoin. 
Analyysiä varten ruhojen luokitusjärjestelmä muutettiin kirjaimista numeroiksi siten, 
että paras E-luokka saa numeroarvoksi 11 ja siitä alaspäin kirjainluokat saavat 
juoksevasti edellistä yhtä pienemmän numeroarvon.  
 
4.4 Tilastolliset menetelmät ja käytetyt mallit  
 
Geneettiset analyysit tehtiin DMU-ohjelmalla (versio 6, 5. julkaisu, Madsen ja 
Jensen, Aarhusin yliopisto, Tjele, Tanska), joka käyttää AI-REML menetelmää 
(ko)varianssikomponenttien estimointiin (Madsen ja Jensen 2010). Varsinaisessa 
analyysissä käytiin aluksi läpi erilaisia malleja ja verrattiin kiinteiden ja 
satunnaistekijöiden vaikutuksia ominaisuuksiin, jotta saatiin selville, mitkä kaikki 
tekijät kannattaa liittää malliin ja mitkä kannattaa jättää pois niiden vähäisen 
merkityksen vuoksi. Lopulta päädyttiin käyttämään seuraavanlaista eläinmallia 
kaikille ominaisuuksille:  
 
𝑌𝑖𝑗𝑘𝑙𝑚𝑛 = 𝑒𝑚ä𝑛𝑝𝑜𝑖𝑘. 𝑘𝑒𝑟𝑡𝑖 + 𝑠𝑦𝑛𝑡. 𝑣𝑎𝑠. 𝑙𝑘𝑚𝑗 + 𝑠𝑦𝑛𝑡. 𝑣𝑢𝑜𝑑𝑒𝑛𝑎𝑖𝑘𝑎𝑘
+ 𝑘𝑎𝑟𝑗𝑎𝑣𝑢𝑜𝑠𝑖𝑠𝑝𝑙 + 𝑏𝑚 𝑡𝑒𝑢𝑟. 𝑖𝑘ä + 𝑒𝑙ä𝑖𝑛𝑛 + 𝑒𝑖𝑗𝑘𝑙𝑚𝑛  
 
𝑌𝑖𝑗𝑘𝑙𝑚𝑛                         =  teuraspaino, rasvaluokka, ruholuokka 
 
Mallissa kiinteinä tekijöinä ovat: 
𝑒𝑚ä𝑛𝑝𝑜𝑖𝑘. 𝑘𝑒𝑟𝑡𝑖      =  emän poikimakerta (i = 1- 6) 
𝑠𝑦𝑛𝑡. 𝑣𝑎𝑠. 𝑙𝑘𝑚𝑗         =  syntyneiden vasikoiden lukumäärä  kaksostekijä  
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(j = 1-2 vasikkaa) 
𝑠𝑦𝑛𝑡. 𝑣𝑢𝑜𝑑𝑒𝑛𝑎𝑖𝑘𝑎𝑘 =  syntymävuodenaika  
(k= 1-4; kevät, kesä, syksy, talvi) 
𝑘𝑎𝑟𝑗𝑎𝑣𝑢𝑜𝑠𝑖𝑠𝑝𝑙          =  karja − vuosi − sukupuoli − yhdistelmätekijä 
𝑏𝑚𝑡𝑒𝑢𝑟. 𝑖𝑘ä               =  teurastusikä  regressiotekijä  
 
Satunnaistekijöinä mallissa ovat: 
𝑒𝑙ä𝑖𝑛𝑛                          =  eläimen 𝑛 additiivinen geneettinen vaikutus 
𝑒𝑖𝑗𝑘𝑙𝑚𝑛                         =  jäännöstekijä 
 
Satunnaismuuttujille (𝑒𝑙ä𝑖𝑛𝑛  ja 𝑒𝑖𝑗𝑘𝑙𝑚𝑛 ) oli oletuksina, että 𝑒𝑙ä𝑖𝑛𝑛  ~ 𝑀𝑉𝑁(0, 𝐀𝜎𝑎
2), 
jossa 𝐀  on sukulaisuusmatriisi ja 𝜎𝑎
2  on additiivinen geneettinen varianssi, ja 
𝑒𝑖𝑗𝑘𝑙𝑚𝑛  ~ 𝑀𝑉𝑁(0, 𝐈𝜎𝑒
2) , jossa I on identiteettimatriisi ja 𝜎𝑒
2  on jäännösvarianssi. 
Varianssi-kovarianssimatriisiksi oletettiin 𝐕 = 𝐆 + 𝐄 , eli 
𝑣𝑎𝑟  
𝒈
𝒆
 =   
𝐆0 ⊗ 𝐀 0
0 𝐑0 ⊗ 𝐈
  , jossa 𝒈  on satunnaistekijän 𝑒𝑙ä𝑖𝑛𝑛  vektori ja 𝒆 on 
jäännöstekijän 𝑒𝑖𝑗𝑘𝑙𝑚𝑛 vektori. 𝐆0 on additiivinen geneettinen varianssi-
kovarianssimatriisi, ⊗  on Kroneckerin tulo ja 𝐑0  on jäännöstekijän varianssi-
kovarianssimatriisi.  
 
Ylämaankarjalla mallista poistettiin tekijä syntyneiden vasikoiden lukumäärä, sillä 
tämän rodun aineistossa oli vain yksi emä jolla oli kaksoset. Täten ylämaankarjan 
kohdalla käytettiin hieman erilaista mallia kuin muilla roduilla.  
 
Muille viidelle rodulle käytettiin kaikille samoja malleja, joiden avulla jokaiselle 
ominaisuudelle laskettiin geneettiset-, jäännös- ja fenotyyppiset varianssit, 
periytymisasteet ja niiden keskivirheet, sekä geneettinen-, jäännös- ja fenotyyppinen 
korrelaatio ominaisuuksien välillä ja niiden keskivirheet. Periytymisasteet laskettiin 
geneettisten ja fenotyyppisten varianssien suhteena. 
 
Geneettisten korrelaatioiden merkittävyyttä voi testata laskemalla seuraavasti: 
𝑔𝑒𝑛𝑒𝑒𝑡𝑡𝑖𝑛𝑒𝑛 𝑘𝑜𝑟𝑟𝑒𝑙𝑎𝑎𝑡𝑖𝑜 ± (1,96 ∗ 𝑘𝑒𝑠𝑘𝑖𝑣𝑖𝑟ℎ𝑒) . Mikäli tämä väli ei sisällä 
nollaa, tulosta voidaan pitää suuntaa antavasti merkitsevänä. 
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4.5 Rotujen geneettisten varianssien erojen testaus 
 
Teurasominaisuuksien geneettisten tunnuslukujen määrityksen jälkeen tehtiin 
uudenlainen testi, jotta nähtäisiin onko rotujen geneettisissä variansseissa 
tilastollisesti merkitseviä eroja vai onko kaikkien rotujen geneettinen varianssi sama. 
Ylämaankarjaa ei otettu mukaan tähän testaukseen, sen aineiston pienuuden ja 
geneettisten parametrien korkeiden keskivirheiden vuoksi. 
 
Erityisesti haluttiin verrata kahta mallia: rajoittamatonta mallia, jossa kukin rotu oli 
omana ominaisuutenaan ja kaikille viidelle rodulle estimoitiin omat 
varianssikomponentit, sekä rajoitettua mallia, jossa kaikki rodut ovat erillisinä 
ominaisuuksina, mutta kaikille roduille on estimoitu yksi yhteinen geneettinen 
varianssi (Hickey ym. 2007). Mallit ajettiin kullekin kolmelle teurasominaisuudelle 
erikseen.  
 
Rajoitettu malli tehtiin siten, että rotujen geneettiset varianssit rajoitettiin DMU:ssa 
samaksi arvoksi. Tällöin DMU ei määrittänyt uusia geneettisiä variansseja, vaan se 
antoi rajoitettujen varianssien perusteella lasketun log-likelihood-arvon, jota voitiin 
käyttää likelihood-ratio-test-arvon (LRT; Ranta ym. 1989) ja Akaiken 
informaatiokriteerien (AIC; Akaike 1974) laskemiseen. LRT- ja AIC-arvot 
kuvastavat mallien yhteensopivuuden tasoa. Näiden kahden menetelmän ero on siinä, 
että LRT suosii malleja, joissa on enemmän tekijöitä, vaikka tekijät eivät välttämättä 
olisi mallille merkitseviä (Jensen 2001), kun taas AIC rankaisee suuresta mallin 
tekijöiden määrästä (Hickey ym. 2007). Toisin sanoen, LRT:ssä rajoittamaton malli 
on aina vähintään yhtä hyvä kuin rajoitettu. Se, onko rajoittamaton malli 
merkitsevästi parempi ja jota tulisi näin ollen suosia, ratkaistaan määrittämällä P-
arvo mallien maximum-likelihood-arvojen erotukselle (Huelsenbeck ym. 1996). 
Lisäksi LRT vaatii malleilta hierarkkisuutta, eli monimutkaisemmasta mallista pitää 
pystyä muodostamaan yksikertaisempi malli, asettamalla monimutkaiselle mallille 
rajoitteita (Huelsenbeck ym. 1996). 
 
 
𝐿𝑅𝑇 =  −2 log(𝐿𝑖) − log(𝐿𝑗 ) ∼ 𝑋²𝑡𝑗−𝑡𝑖    ,
               (4) 
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jossa 𝐿𝑖  ja 𝐿𝑗  ovat verrattavien mallien maximum-likelihood-arvot. 𝑋
2  on khiin 
neliötesti, jonka avulla määritetään P-arvo (0,001) ja 𝑡𝑗 − 𝑡𝑖  on verrattavien mallien 
tekijöiden määrien erotus, eli tässä tapauksessa 𝑡𝑗 = 5 𝑗𝑎 𝑡𝑖 = 1 . LRT laskettiin 
rajoittamattomien ja rajoitettujen mallien välille, jolloin merkittävästi paremmiksi 
valittiin mallit, joiden P-arvoksi saatiin alle 0,05. 
 
 𝐴𝐼𝐶 =  −2 log 𝐿𝑖 + 2𝑡𝑖    ,      (5) 
 
jossa 𝐿𝑖 on käsiteltävän mallin maximum-likelihood-arvo ja 𝑡𝑖  on tekijöiden määrä 
kulloinkin käsiteltävässä mallissa. AIC laskettiin jokaiselle mallille ja malli, joka sai 
pienimmän AIC-arvon, oletettiin parhaaksi. 
 
Rajoitetussa mallissa käytetty yhteinen geneettinen varianssi saatiin DMU:lla 
kokeilemalla erisuuruisia geneettisiä variansseja, jolloin jokaiselle kokeillulle 
mallille saatiin estimoitua oma optimaalinen, eli pienin mahdollinen, log-likelihood-
arvo. Lopulliseksi malliksi hyväksyttiin se rajoitettu malli, joka sopi aineistoon 
parhaiten LRT- ja AIC-arvojen perusteella. Rotujen väliset kovarianssit rajoitettiin 
nolliksi, sillä oletettiin, että rotujen välillä ei ole geneettistä yhteyttä.  
 
5 TULOKSET 
5.1 Keskiarvot, -hajonnat ja vaihtelukertoimet 
 
Teurasominaisuuksille laskettiin DMU:lla rotukohtaiset keskiarvot ja -hajonnat, sekä 
niistä johdetut vaihtelukertoimet (CV, %). Korkein keskiarvo teuraspainoissa oli 
charolais-rodulla ja pienin ylämaankarjalla (taulukko 1). Teuraspainojen 
fenotyyppinen hajonta oli suurin simmentalilla ja pienin ylämaankarjalla (taulukko 
1). Suurimmat vaihtelukertoimet teuraspainolle saivat limousin, simmental ja 
ylämaankarja ja pienimmät aberdeen angus, hereford ja charolais (taulukko 1). 
 
Rasvaluokkien keskiarvot vaihtelivat välillä 1,9 – 3,4, jolloin ylämaankarja oli 
vähärasvaisin ja aberdeen angus rasvaisin rotu. Fenotyyppinen hajonta rasvaluokissa 
oli suurinta aberdeen angusilla ja pienintä ylämaankarjalla (taulukko 1). Suurin 
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vaihtelukerroin rasvaluokalle oli limousinilla. Sen sijaan herefordilla ja aberdeen 
angusilla oli selvästi muita pienemmät vaihtelukertoimet rasvaluokassa (taulukko 1). 
 
Ruholuokissa vaihtelu rotujen välillä oli melko suurta. Parhaan keskiarvon 
ruholuokille sai limousin ja heikoimman ylämaankarja (taulukko 1). Ruholuokissa 
rodunsisäinen hajonta oli selvästi suurinta limousinilla, simmentalilla ja charolaisilla  
ja pienintä ylämaankarjalla (taulukko 1). Ruholuokkien vaihtelukerroin oli 
suurimmillaan charolaisilla, ylämaankarjalla ja simmentalilla. Hieman pienemmät 
vaihtelukertoimet saivat limousin, hereford ja aberdeen angus (taulukko 1).  
 
Taulukko 1. Rotukohtaiset teurasominaisuuksien keskiarvot, fenotyyppiset keskihajonnat ja 
vaihtelukertoimet. µ tarkoittaa tässä taulukossa kunkin ominaisuuden keskiarvoa,  𝜎𝑃  tarkoittaa 
fenotyyppistä keskihajontaa ja CV tarkoittaa kunkin ominaisuuden vaihtelukerrointa. 
Rotu n µ 
teuras-
paino 
𝝈𝑷 
teuras-
paino 
CV 
(%) 
teuras-
paino 
µ rasva-
luokka 
𝝈𝑷 
rasva-
luokka 
CV (%) 
rasva-
luokka 
µ 
ruho-
luokka 
𝝈𝑷 
ruho-
luokka 
CV (%) 
ruho-
luokka 
Hereford 29709 335,41 49,61 14,8 3,37 0,74 29,8 6,22 1,16 18,6 
Charolais 19161 372,30 55,92 15,0 2,44 0,68 27,9 6,34 1,35 21,3 
Aberdeen 
angus 
19076 331,67 47,09 14,2 3,41 0,77 22,6 7,79 1,17 15 
 Limousin 20891 349,72 54,72 15,6 2,42 0,74 30,4 8,08 1,44 17,8 
Simmental  9645 363,37 57,05 15,7 2,46 0,69 28,1 7,09 1,42 20,1 
Ylämaan-
karja 
1438 274,80 42,72 15,5 1,97 0,58 29,5 4,56 0,96 21 
 
5.2 Periytymisasteet ja varianssikomponentit 
 
Tässä tutkimuksessa ylämaankarjalle määritettyjen teurasominaisuuksien 
periytymisasteiden keskivirheet olivat hyvin suuret (taulukko 2). Ylämaankarjalle ei 
voitu määrittää luotettavia varianssikomponentteja, rodun pienestä otoskoosta 
johtuen ja tämä aiheutti periytymisasteiden suuret keskivirheet. Täten ylämaankarjan 
periytymisasteiden ja varianssikomponenttien estimaatteja ei voida pitää luotettavina 
ja niitä ei käsitellä seuraavissa teurasominaisuuksien periytymisasteita ja 
varianssikomponentteja käsittelevissä kappaleissa.   
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Taulukko 2. Rotukohtaiset teurasominaisuuksien varianssikomponentit ja periytymisasteet, sekä 
niiden keskivirheet. 𝜎𝑎
2 tarkoittaa tässä taulukossa geneettistä varianssia, 𝜎𝑒
2 tarkoittaa 
jäännösvarianssia, 𝜎𝑝
2 tarkoittaa fenotyyppistä varianssia, ℎ2 tarkoittaa periytymisastetta ja KV 
tarkoittaa keskivirhettä. 
Ominaisuus/rotu 𝛔𝟐𝒂 𝛔
𝟐
𝒆 𝛔
𝟐
𝒑 h² KV 
Teuraspaino      
Hereford 1200,93 1260,50 2461,43 0,49 0,03 
Charolais 1478,57 1648,51 3127,07 0,47 0,04 
Aberdeen angus 1131,39 1086,47 2217,86 0,51 0,04 
Limousin 1355,43 1638,32 2993,75 0,45 0,04 
Simmental 1024,83 2229,99 3254,82 0,31 0,05 
Ylämaankarja 1425,46 399,33 1824,79 0,78 0,25 
Rasvaluokka      
Hereford 0,18 0,37 0,56 0,34 0,03 
Charolais 0,14 0,32 0,46 0,30 0,03 
Aberdeen angus 0,19 0,41 0,59 0,32 0,04 
Limousin 0,27 0,27 0,54 0,50 0,04 
Simmental 0,17 0,31 0,48 0,36 0,05 
Ylämaankarja 0,09 0,25 0,34 0,28 0,25 
Ruholuokka      
Hereford 0,48 0,85 1,33 0,36 0,03 
Charolais 0,76 1,06 1,82 0,42 0,04 
Aberdeen angus 0,55 0,81 1,36 0,41 0,04 
Limousin 1,15 0,93 2,08 0,55 0,04 
Simmental 0,51 1,51 2,02 0,25 0,05 
Ylämaankarja 0,43 0,49 0,92 0,47 0,28 
 
5.2.1 Periytymisasteet ja varianssikomponentit teuraspainolle 
 
Teuraspainon rotukohtaiset periytymisasteet vaihtelivat välillä 0,31 – 0,51. Pienin 
periytymisaste oli simmentalilla ja korkein periytymisaste oli aberdeen angusilla 
(taulukko 2).  
Charolaisilla ja limousinilla oli suurimmat geneettiset varianssit (taulukko 2). 
Simmentalilla, joka on myös mannermainen rotu, oli muita vastaavia rotuja pienempi 
geneettinen varianssi (taulukko 2). Mannermaisten rotujen jäännösvarianssit olivat 
suuremmat kuin brittiläisten rotujen ja suurin jäännösvarianssi oli simmentalilla 
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(taulukko 2). Korkeimmat fenotyyppiset varianssit olivat simmentalilla ja 
charolaisilla ja pienimmät aberdeen angusilla ja herefordilla (taulukko 2). 
 
5.2.2 Periytymisasteet ja varianssikomponentit rasvaluokalle 
 
Rasvaluokan periytymisasteet vaihtelivat välillä 0,3 – 0,5. Pienin periytymisaste oli 
charolaisilla  ja korkein periytymisaste oli limousinilla (taulukko  2).  
Suurimman arvon rasvaluokan geneettiselle varianssille sai limousin ja pienimmän 
charolais (taulukko 2). Suurimmat jäännösvarianssit olivat aberdeen angusilla ja 
herefordilla ja pienin limousinilla (taulukko 2). Aberdeen angusin, limousinin ja 
herefordin kohdalla rasvaluokan fenotyyppinen varianssi oli yli arvon 0,54. Suurin 
rasvaluokan fenotyyppinen varianssi oli aberdeen angusilla (taulukko 2). Charolaisin 
ja simmentalin kohdalla rasvaluokan fenotyyppinen varianssi oli muita rotuja 
pienempi (0,46–0,48).  
  
5.2.3 Periytymisasteet ja varianssikomponentit ruholuokalle 
 
Ruholuokassa periytymisasteet vaihtelivat välillä 0,25 – 0,55. Pienimmän 
periytymisasteen ruholuokalle sai simmental (keskivirhe 0,05) ja suurimman 
limousin (keskivirhe 0,04). Näiden rotujen ruholuokan fenotyyppiset varianssit olivat 
hyvin samalla tasolla (taulukko 2), mutta koska simmentalin geneettinen varianssi oli 
pieni verrattuna limousiniin, simmentalin periytymisaste oli selvästi pienempi 
(taulukko 2). Tämä näkyy tietysti myös rotujen tulosten keskivirheissä.  
Limousin sai suurimman arvon myös ruholuokan geneettiselle varianssille. Pienin 
geneettinen varianssi oli herefordilla (taulukko 2). Jäännösvarianssi oli simmentalilla 
selvästi muita korkeampi ja pienimmän arvon ruholuokan jäännösvarianssille sai 
aberdeen angus (taulukko 2). Mannermaisten rotujen jäännösvarianssit olivat 
suuremmat (0,93–1,51) kuin brittiläisillä roduilla (0,81–0,85). Samanlaista selkeää 
jakoa ei ollut geneettisissä variansseissa, jotka vaihtelivat mannermaisilla roduilla 
0,51–1,15 välillä ja brittiroduilla 0,48–0,55 välillä. 
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5.3 Ominaisuuksien väliset korrelaatiot 
 
Korrelaatio kuvaa kahden muuttujan välistä riippuvuutta. Tässä tapauksessa 
ominaisuuksien väliset korrelaatiot kuvaavat esimerkiksi, kuinka voimakkaita 
teuraspainon ja ruholuokan väliset geneettiset ja fenotyyppiset yhteydet ovat.  
Ylämaankarjan teurasominaisuuksien välisten kaikkien geneettisten korrelaatioiden 
keskivirheet olivat hyvin korkeat (0,20–0,65), joten nämä tulokset ovat 
epäluotettavia. Tämä johtui ylämaankarjan pienestä otoskoosta. Tästä syystä 
ylämaankarjan kohdalla huomioidaan vain fenotyyppiset korrelaatiot, jotka ovat 
hyvin linjassa muiden rotujen tulosten kanssa. 
 
Taulukko 3. Rotukohtaiset teurasominaisuuksien väliset korrelaatiot ja niiden keskivirheet. 
Geneettiset korrelaatiot ovat diagonaalin yläpuolella ja fenotyyppiset korrelaatiot diagonaalin 
alapuolella. 
Ominaisuus/rotu Teuraspaino Rasvaluokka Ruholuokka 
Hereford    
Teuraspaino  – 0,02±0,06 0,70±0,03 
Rasvaluokka 0,16  – 0,06±0,07 
Ruholuokka 0,67 0,09  
Charolais    
Teuraspaino  – 0,13±0,07 0,71±0,04 
Rasvaluokka 0,02  – 0,27±0,08 
Ruholuokka 0,68 – 0,05  
Aberdeen angus    
Teuraspaino  – 0,10±0,07 0,65±0,04 
Rasvaluokka 0,14  – 0,08±0,08 
Ruholuokka 0,62 0,11  
Limousin    
Teuraspaino  – 0,27±0,06 0,66±0,04 
Rasvaluokka – 0,06  – 0,55±0,05 
Ruholuokka 0,65 – 0,21  
Simmental    
Teuraspaino  – 0,22±0,12 0,70±0,07 
Rasvaluokka 0,09  – 0,29±0,13 
Ruholuokka 0,71 0,02  
Ylämaankarja    
Teuraspaino  0,96±0,56 0,97±0,20 
Rasvaluokka 0,18  0,92±0,65 
Ruholuokka 0,68 0,15  
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5.3.1 Teuraspainon ja ruholuokan väliset geneettiset ja fenotyyppiset korrelaatiot 
 
Kaikilla roduilla teuraspaino ja ruholuokka olivat selvästi positiivisesti korreloituneet 
(taulukko 3), mikä tarkoittaa, että painon lisääntyessä eläinten ruholuokka samalla 
paranee. Teuraspainon ja ruholuokan välinen geneettinen korrelaatio vaihteli 
roduittain välillä 0,65 – 0,71 ja fenotyyppinen korrelaatio välillä 0,61 – 0,71. 
Simmental-rodulle teuraspainon ja ruholuokan välisen geneettisen korrelaation 
keskivirhe oli suurempi kuin muilla roduilla (taulukko 3). Muilla roduilla 
keskivirheet vaihtelivat 0,03-0,04 välillä, joten kaikkien rotujen tulokset olivat 
luotettavia. Lisäksi geneettisille korrelaatioille laskettu luottamusväli ei sisältänyt 
nollaa.  
 
5.3.2 Teuraspainon ja rasvaluokan väliset geneettiset ja fenotyyppiset korrelaatiot 
 
Teuraspainon ja rasvaluokan välisissä geneettisissä korrelaatioissa havaittiin eroja 
mannermaisten ja brittiläisten roturyhmien välillä. Mannermaisten rotujen osalta 
teuraspainon ja rasvaluokan väliset geneettiset korrelaatiot olivat keskimäärin 
heikosti negatiivisia (taulukko 3). Tämä tarkoittaa sitä, että mannermaisilla roduilla 
keskimäärin teuraspainon kasvaessa eläinten rasvaluokka hieman pienenee. Kun kyse 
on alle -0,3 yksikön korrelaatioista, tällainen kehitys on hidasta, joten nopeita 
muutoksia rasvaluokissa ei voida odottaa. 
Fenotyyppinen korrelaatio oli mannermaisilla roduilla lähellä nollaa, vaihdellen 
välillä -0,06 – 0,09. Brittiläisillä roduilla näiden ominaisuuksien välillä ei havaittu 
geneettistä yhteyttä; hereford-rodulle estimoitiin teuraspainon ja rasvaluokan 
väliseksi geneettiseksi korrelaatioksi -0,02 ja aberdeen angus-rodulle vastaava 
estimaatti oli -0,10.  
Näiden ominaisuuksien fenotyyppinen korrelaatio helposti rasvoittuvilla 
brittiroduilla oli heikosti positiivinen; herefordilla noin 0,16 ja aberdeen angusilla 
noin 0,14. Ylämaankarjalla näiden ominaisuuksien fenotyyppinen korrelaatio oli 
hieman muita brittirotuja korkeampi (taulukko 3).  
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5.3.3 Rasva- ja ruholuokan väliset geneettiset ja fenotyyppiset korrelaatiot 
 
Brittiroduilla ei havaittu rasva- ja ruholuokan välillä geneettistä yhteyttä, eli 
kummankin rodun geneettinen korrelaatio oli lähellä nollaa (taulukko 3) ja 
korrelaatiot eivät poikenneet nollasta merkitsevästi. Mannermaisilla roduilla sen 
sijaan vastaava korrelaatio on negatiivinen, mikä tarkoittaa, että lihakkuuden 
lisääntyessä rasvaisuus pienenee. Lisäksi millään mannermaisella rodulla 
luottamusvälit eivät sisältäneet nollaa, joten tuloksia voidaan pitää suuntaa antavasti 
merkitsevinä. Yllättäen limousinin rasva- ja ruholuokan välinen geneettinen 
korrelaatio poikkesi muiden mannermaisten rotujen estimaateista (taulukko 3). Myös 
limousinin rasva- ja ruholuokan välinen fenotyyppinen korrelaatio poikkesi muiden 
mannermaisten rotujen estimaateista. Sen rasva- ja ruholuokan välinen 
fenotyyppinen korrelaatio oli -0,21, kun charolaisilla se oli -0,05 ja simmentalilla 
0,02.  
 
5.4 Rotujen geneettisten varianssien erojen testaus 
 
Rotujen geneettisten varianssien erojen testauksella haluttiin selvittää, onko rotujen 
geneettisissä variansseissa tilastollisesti merkitseviä eroja, vai olisiko mahdollista 
käyttää kaikille roduille samaa geneettistä varianssia kussakin teurasominaisuudessa. 
Ylämaankarjaa ei käsitelty tässä tutkimuskysymyksessä, sen aineiston pienuuden ja 
geneettisten parametrien korkeiden keskivirheiden vuoksi. 
Jotta löydettiin yhteinen geneettinen varianssi kaikille roduille rajoitetussa mallissa, 
DMU:lla kokeiltiin erisuuruisia geneettisiä variansseja, jolloin jokaiselle kokeillulle 
mallille saatiin estimoitua oma optimaalinen, eli pienin mahdollinen, log-likelihood-
arvo. Tutkimuksessa laskettiin -2Log-likelihood-arvot (-2LogL) 
teurasominaisuuksien geneettisten varianssien yleiskeskiarvoille, sekä yhteiselle 
varianssille, jotka määritettiin ± x % geneettisten varianssien yleiskeskiarvoista 
(taulukko 4). Geneettisen varianssin yleiskeskiarvoja laskettaessa käytettiin kaikkien 
rotujen havainnot kaikista ominaisuuksista (n= 43056). Mitä pienemmän -2LogL-
arvon tietty keskiarvo saa, sitä parempi se on.  
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Teuraspainon 
geneettisten 
varianssien µ ± 
x% (kg²) 
-2LogL, 
teuraspaino 
Rasvaluokan 
geneettisten 
varianssien µ ± 
x%  
-2LogL, 
rasvaluokka 
Ruholuokan 
geneettisten 
varianssien µ 
± x% 
-2LogL, 
ruholuokka 
1294 (+2) 347338,706 0,2090 (+20) 19229,316 0,6931 (+7) 57735,876 
1282 (+1) 347338,330 0,2003 (+15) 19227,095 0,6867 (+6) 57735,604 
1275 (+0,5) 347338,169 0,1986 (+14) 19226,848 0,6802 (+5) 57735,411 
1274 (+0,4) 347338,150 0,1968 (+13) 19226,655 0,6737 (+4) 57735,304 
1273 (+0,3) 347338,131 0,1951 (+12) 19226,540 0,6705 (+3,5) 57735,283 
1272 (+0,2) 347338,114 0,1934 (+11) 19226,489 0,6672 (+3) 57735,284 
1270 (+0,1) 347338,081 0,1916 (+10) 19226,506 0,6608 (+2) 57735,349 
1269 (±0) 347338,066 0,1899 (+9) 19226,592 0,6543 (+1) 57735,504 
1268 (-0,1) 347338,052 0,1881 (+8) 19226,756 0,6478 (±0) 57735,750 
1266 (-0,2) 347338,026 0,1864 (+7) 19226,982 0,6413 (-1) 57736,088 
1265 (-0,3) 347338,015 0,1847 (+6) 19227,277 0,6348 (-2) 57736,518 
1264 (-0,4) 347338,004 0,1829 (+5) 19227,667 0,6284 (-3) 57737,035 
1263 (-0,5) 347337,995 0,1812 (+4) 19228,109 0,6219 (-4) 57737,656 
1256 (-1) 347337,952 0,1794 (+3) 19228,656 0,6154 (-5) 57738,374 
1254 (-1,2) 347337,948 0,1777 (+2) 19229,249 0,6089 (-6) 57739,191 
1250 (-1,5) 347337,951 0,1759 (+1) 19229,959   
1247 (-1,7) 347337,962 0,1742 (±0) 19230,708   
1244 (-2) 347337,982 0,1725 (-1) 19231,533   
  0,1707 (-2) 19232,494   
  0,1690 (-3) 19233,482   
  0,1672 (-4) 19234,618   
  0,1655 (-5) 19235,775   
  0,1637 (-6) 19237,091   
Taulukko 4. -2Log-likelihood-arvojen määrityksessä käytetyt teuraspainon, rasva- ja ruholuokkien 
geneettisten varianssien arvot, sekä -2Log-likelihood-arvot rajoitetulle mallille. Suluissa olevat luvut ovat 
prosenttiarvoja. Yleiskeskiarvoille määritetyt -2LogL-arvot on lihavoitu ja pienimmät estimaatit on 
kursivoitu. 
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Pienimmän -2LogL -arvon teuraspainoissa sai yleiskeskiarvo − 1,2 % = 1254 𝑘𝑔², 
jolloin -2LogL-arvoksi tulee 347337,948 (kuva 1). Teuraspainojen yleiskeskiarvolle 
laskettu -2Log-likelihood-arvo oli suurempi (347338,065). Rasvaluokassa 
pienimmän -2LogL-arvon sai 𝑦𝑙𝑒𝑖𝑠𝑘𝑒𝑠𝑘𝑖𝑎𝑟𝑣𝑜 + 11 % = 0,1935, jolloin -2LogL-
arvo oli 19226,489 (kuva 2). Rasvaluokkien yleiskeskiarvolle laskettu -2Log-
likelihood-arvo oli, teuraspainon tapaan, suurempi (19230,708). Ruholuokassa 
pienimmän -2LogL-arvon sai 𝑦𝑙𝑒𝑖𝑠𝑘𝑒𝑠𝑘𝑖𝑎𝑟𝑣𝑜 + 3,5 % = 0,6705, jolloin -2LogL-
arvo oli 57735,283 (kuva 3). Myös ruholuokkien yleiskeskiarvolle määritetty -
2LogL-arvo oli tätä arvoa suurempi (57735,750). 
 
 
Kuva 1. Teuraspainojen keskiarvojen -2LogL-arvot. Nolla on yleiskeskiarvo kaikkien rotujen 
teuraspainoille. X-akselilla ovat teuraspainojen prosentuaaliset poikkeamat keskiarvosta (0). Y-
akselilla ovat -2LogL-arvot. 
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Kuva 2. Rasvaluokkien keskiarvojen -2LogL-arvot. Nolla on yleiskeskiarvo kaikkien rotujen 
rasvaluokille. X-akselilla ovat rasvaluokkien prosentuaaliset poikkeamat keskiarvosta (0). Y-akselilla 
ovat -2LogL-arvot. 
 
 
Kuva 3. Ruholuokkien keskiarvojen -2LogL-arvot. Nolla on yleiskeskiarvo kaikkien rotujen 
rasvaluokille. X-akselilla ovat ruholuokkien prosentuaaliset poikkeamat keskiarvosta (0).  
Y-akselilla ovat -2LogL-arvot.
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Tutkimuksessa laskettiin AIC- ja LRT-arvot rajoitetulle ja rajoittamattomalle mallille 
kaavojen 4 ja 5 avulla (taulukot 5 ja 6). Rajoittamattomassa mallissa kukin rotu oli 
omana ominaisuutenaan ja kaikilla roduilla oli omat geneettiset varianssit. Myös 
rajoitetussa mallissa rodut olivat erillisinä ominaisuuksina, mutta niillä oli yksi 
yhteinen geneettinen varianssi. Tämä toistettiin jokaiselle teurasominaisuudelle. 
 
Mitä pienemmän AIC-arvon malli saa, sitä paremmin se sopii yhteen käytetyn 
aineiston kanssa. Teuraspainon kohdalla rajoittamaton malli, jossa rodut olivat omina 
ominaisuuksinaan, sai hieman paremman AIC-arvon kuin rajoitettu malli, mutta 
koska ero on vain desimaaleissa, ei voida todeta ratkaisevaa eroa (taulukko 5). 
Rasvaluokassa rajoittamaton malli sai jo hieman selkeämmin paremman tuloksen 
kuin rajoitettu malli (taulukko 5). Ruholuokassa ero mallien saamien AIC-arvojen 
välillä oli suurin (taulukko 5). 
 
Taulukko 5. AIC-arvot. AIC-arvot kuvastavat mallien yhteensopivuuden tasoa.  
 Teuras-
paino: 
rajoitettu 
malli 
Teuras-
paino: 
rajoit-
tamaton 
malli 
Rasvaluokka: 
rajoitettu malli 
Rasvaluokka: 
rajoittamaton 
malli 
Ruholuokka: 
rajoitettu 
malli 
Ruholuokka: 
rajoittamaton 
malli 
AIC 347339,95 347339,41 19228,49 19215,65 57737,28 57696,58 
 
Kun LRT:llä määritetty arvo saa P-arvoksi ≤0,05, se on tilastollisesti merkitsevä, 
jolloin rajoittamatonta mallia tulisi suosia yli rajoitetun mallin. Kaikissa 
teurasominaisuuksissa LRT-arvon P-arvoksi saatiin 0,001, joka oli raja-arvoa selvästi 
pienempi.  
 
Taulukko 6. LRT-arvot. Rajoittamaton vs. rajoitettu malli (P=0,001). P tarkoittaa tässä tilastollista 
merkittävyyttä. Tulos on tilastollisesti merkittävä kun P≤0,05.   
Teuraspaino Rasvaluokka Ruholuokka 
8,543 (P=0,001) 20,841 (P=0,001) 48,708 (P=0,001) 
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6 TULOSTEN TARKASTELU 
6.1 Geneettisten varianssien erot teurasominaisuuksissa 
 
AIC:lla saadut tulokset osoittavat, että ainakin rasva- ja ruholuokassa rajoittamaton 
malli kuvaa aineistoa merkitsevästi paremmin kuin rajoitettu malli. LRT:llä saadut 
tulokset vahvistavat rajoittamattomien mallien paremmuuden rajoitettuihin malleihin 
verrattuina, myös teuraspainossa. Näiden tulosten perusteella voidaan olettaa, että 
parhaat tulokset saadaan kaikissa teurasominaisuuksissa rajoittamattomilla malleilla.  
 
6.2 Teurasominaisuuksien rotukohtaiset keskiarvot, fenotyyppiset 
keskihajonnat ja vaihtelukertoimet 
 
Tässä tutkimuksessa määritetyt eri rotujen teuraspainojen keskiarvot erosivat 
toisistaan hieman (taulukko 1), mitä tukee aiemmin mainitut rotujen väliset 
biologiset erot (Dufey ym. (2002), Cundiff ym. (2004), Wheeler ym. (2005), Field 
(2007) ja Huuskonen (2011)). Keskiarvot poikkesivat oletetusti aiempien tutkimusten 
vastaavista luvuista, koska keskiarvo on voimakkaasti riippuvainen kyseessä olevasta 
populaatiosta. Poikkeamista huolimatta voidaan olettaa näillä aineistomäärillä, että 
keskiarvot ovat luotettavia ja että näin ollen voidaan todeta rotujen poikkeavan 
toisistaan teuraspainojen suhteen, vaikka keskiarvotestejä ei ole tehty. Lisäksi, 
vaikka tässä tutkimuksessa määritetyt keskiarvot poikkeavat esimerkiksi Hickeyn 
ym. (2007) keskiarvoista, ovat tulokset kuitenkin siten samansuuntaiset, että 
mannermaisten rotujen teuraspainojen keskiarvot ovat hieman brittiläisten rotujen 
keskiarvoja suuremmat kummassakin tutkimuksessa.  
 
Myös rasva- ja ruholuokkien keskiarvot erosivat rotujen välillä toisistaan oletetusti, 
kuten esimerkiksi Hickeyn ym. (2007) tai Parkkosen ym. (2000) tutkimuksissa. 
Esimerkiksi kirjallisuudessa (Olesen ym. 2004) hyvin vähärasvaiseksi ja erittäin 
lihaksikkaaksi roduksi mainittu limousin sai parhaat keskiarvot näille 
ominaisuuksille kaikkien rotujen kesken. Samoin voitiin määritetyistä keskiarvoista 
todeta aberdeen angusin muita rotuja suurempi rasvaisuuden aste teurastushetkellä. 
Toisaalta rasvaisuudesta huolimatta aberdeen angusin keskiarvo ruholuokassa oli 
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lähes limousinin tasoa, sekä simmental että charolais saivat vaatimattomamman 
tuloksen.  Keskiarvot kaikissa roduissa ja roturyhmissä olivat odotetunlaisia 
verrattuna esimerkiksi Hickeyn ym. (2007) tutkimukseen ja näillä perustein voidaan 
todeta, että rotujen välillä on biologisia eroja, jotka selvästi vaikuttavat niiden 
ruhojen laatuun. 
 
Tulee myös huomioida, että tämän tutkimuksen ja Hickeyn ym. (2007) saamien 
keskiarvojen näennäisiä eroja lisäävät rasva- ja ruholuokissa käytettyjen 
luokittelujärjestelmien erot. Hickey ym. (2007) käyttivät viisitoistaluokkaisia 
järjestelmiä, kun tässä tutkimuksessa käytettiin rasvaisuudessa viisiluokkaista ja 
ruhon lihakkuudessa yksitoistaluokkaista järjestelmää. Mikäli Hickeyn ym. (2007) 
käyttämät luokkajärjestelmät muutetaan yhteneväiseksi tämän tutkimuksen 
järjestelmien kanssa, myös keskiarvot muuttuvat hyvin samantasoisiksi. Hickey ym. 
(2007) olivat tehneet tätä varten taulukon, josta ilmeni mitä luokkaa 
viisitoistaluokkaisen järjestelmän arvot vastaavat viisiluokkaisessa järjestelmässä. 
Täten pystyttiin vertaamaan tämän tutkimuksen tuloksia Hickeyn ym. (2007) tulosten 
kanssa ja voitiin todeta niiden samankaltaisuus. 
 
Myös fenotyyppisissä keskihajonnoissa oli havaittavissa eroja, jotka olivat jälleen 
samansuuntaisia Hickeyn ym. (2007) tulosten kanssa. Mannermaisilla roduilla 
esiintyi teuraspainoissa hieman enemmän fenotyyppistä hajontaa kuin brittiläisillä 
roduilla ja myös Hickey ym. (2007) päätyivät samanlaiseen tulokseen. 
Ylämaankarjan fenotyyppinen hajonta oli samantasoista muiden brittirotujen kanssa. 
Rasvaluokkien fenotyyppisessä hajonnassa voitiin nähdä samantyylinen trendi, 
kuitenkin yhdellä poikkeuksella; limousinin rasvaluokan fenotyyppinen hajonta oli 
samaa luokkaa brittiläisten rotujen, ei mannermaisten rotujen kanssa. Limousin on 
muihin mannermaisiinkin rotuihin nähden keskimäärin vähärasvaisempi. Näiden 
tulosten perusteella voidaan kuitenkin todeta, että ympäristövaikutukset ovat 
osallisina limousinin rasvoittumiseen muita mannermaisia rotuja herkemmin, eli 
ympäristövaikutuksien aiheuttamaa vaihtelua ilmiasussa ilmenee enemmän kuin 
muilla mannermaisilla roduilla.  
 
Samanlainen linja jatkui myös ruholuokkien fenotyyppisen hajonnan kohdalla. 
Tämän tutkimuksen tulokset olivat jälleen hyvin samansuuntaisia Hickeyn ym. 
32 
 
 
(2007) saamien tulosten kanssa. Brittiroduilla ruholuokkien fenotyyppinen hajonta 
oli jälleen hieman pienempää kuin mannermaisilla. Tässäkin tosin havaittiin 
poikkeus, jonka olivat myös Hickey ym. (2007) todenneet; charolais-rodun 
ruholuokkien fenotyyppinen hajonta oli pienempi kuin muilla mannermaisilla 
roduilla. Charolais-rotu on keskimäärin hyvä lihantuottaja ja tämän tutkimuksen 
tulos ilmentää sitä, että rodulla on tasalaatuisempia ruhoja kuin muissa 
mannermaisissa roduissa ja ympäristön vaikutus ruholuokkiin ei ole niin suuri kuin 
muissa roduissa. 
 
Teuraspainossa vaihtelukertoimet olivat suunnilleen samaa luokkaa kaikilla roduilla 
(vaihteluväli [14,2; 15,7]), vaikka brittiroduilla ne olivat odotetusti mannermaisia 
rotuja hieman pienemmät, johtuen pienemmistä teuraspainoista ja ominaisuuden 
keskihajonnoista. Rasvaluokassa vaihtelukertoimissa oli hieman enemmän vaihtelua 
(vaihteluväli [22,6; 30,4]), kun aberdeen angusin vaihtelukerroin oli selvästi muiden 
rotujen arvoja pienempi. Vaihtelukertoimissa oli eroa rotujen välillä myös 
ruholuokassa (vaihteluväli [15; 21,3]). Tässä tapauksessa, kun kyseessä ovat 
fenotyyppiset vaihtelukertoimet, niiden perusteella ei voida tehdä suoria 
johtopäätöksiä ominaisuuksien jalostettavuudesta. Se on kuitenkin hyödyllinen 
tunnusluku, kun esimerkiksi verrataan rotujen välistä fenotyyppistä vaihtelua. 
 
6.3 Teurasominaisuuksien periytymisasteet ja varianssikomponentit 
 
Teuraspainojen periytymisasteissa esiintyi vaihtelua rotujen välillä. Brittiläisillä 
roduilla näytti olevan hieman korkeammat periytymisasteet teuraspainossa (0,49–
0,51) kuin mannermaisilla roduilla (0,31–0,47), mutta eron tilastollista 
merkitsevyyttä ei ole testattu. Esimerkiksi simmentalilla on suurempi 
jäännösvarianssi ja pienempi genotyyppinen varianssi kuin muilla roduilla, jolloin 
sille määritetty periytymisaste on luonnollisesti pieni, kun pieni genotyyppinen 
varianssi jaetaan suurella fenotyyppisellä varianssilla. Tämä saattaa kuitenkin johtua 
rodun pienestä otoskoosta.  
Tässä tutkimuksessa mannermaisten ja brittiläisten rotujen välillä ei havaittu selkeää 
eroa rasvaluokan periytymisasteissa tai varianssikomponenteissa. Rasvaluokkien 
periytymisasteet vaihtelivat välillä 0,30 – 0,50. Limousinin rasvaluokan 
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periytymisaste oli muita rotuja suurempi (0,50), joten sillä voidaan muita rotuja 
helpommin puuttua ruhojen rasvoittumiseen geneettisellä tasolla. Toisaalta 
periytymisasteet olivat vähintään kohtalaisia, joten yleisesti ottaen rasvaluokan 
parantaminen jalostuksella on hyvin mahdollista.  
 
Ruholuokan periytymisasteissa ei näyttänyt olevan selkeää eroa mannermaisten ja 
brittiläisten rotujen välillä. Ruholuokkien periytymisasteet vaihtelivat välillä 0,25 – 
0,55. Tässä tutkimuksessa havaitut mannermaisten ja Brittiläisten roturyhmien 
väliset erot ruholuokan jäännösvariansseissa voivat selittyä rotutyyppien 
fysiologisilla eroilla. 
 
Kun verrataan muiden tutkimuksien tuloksia tämän tutkimuksen tulosten kanssa, 
voidaan havaita melko suuria eroja muun muassa tulosten luotettavuudessa. Tässä 
tutkimuksessa määritetyt teurasominaisuuksien periytymisasteet ja 
varianssikomponentit erosivat keskimäärin jonkin verran Hickeyn ym. (2007) 
vastaavista tuloksista. Esimerkiksi teuraspainon periytymisaste vaihteli heidän 
tutkimuksessaan 0,16 ja 0,65 välillä, sisältäen vain samat rodut kuin tässä 
tutkimuksessa. Täten heidän määrittämänsä vaihteluväli oli jonkin verran suurempi 
kuin tämän tutkimuksen 0,31–0,51. Lisäksi he eivät pystyneet estimoimaan 
limousinin ja herefordin rasvaluokkien periytymisasteita ja muutaman rodun 
kohdalla periytymisasteiden keskivirheet olivat hyvin suuria. Heidän tuloksissaan 
rasvaluokan periytymisasteet vaihtelivat 0,00 ja 0,40 välillä. Ruholuokan 
periytymisasteet vaihtelivat heidän tutkimuksessaan 0,09-0,36 välillä, joten sekin 
tulos erosi selvästi tämän tutkimuksen vastaavista tuloksista.  
Toisaalta tulee huomioida, että myös nämä tunnusluvut riippuvat voimakkaasti 
kyseessä olevasta populaatiosta. Esimerkiksi Parkkosen ym. (2000) vastaavat 
tulokset eroavat tässä tutkimuksessa määritetyistä tilastollisista tunnusluvuista, sillä 
he käsittelivät maitorotuisia eläimiä, jotka ovat ruhotyypeiltään erilaisia kuin 
liharotujen edustajat.  
 
Parkkosen ym. (2000) estimoimat teuraspainon periytymisasteet vaihtelivat 0,07 ja 
0,14 välillä, ja näiden tulosten keskivirheet vaihtelivat 0,01 ja 0,04 välillä. Näiden 
periytymisasteiden vaihtelu johtui siitä, että Parkkosen ym. (2000) tutkimuksessa oli 
tutkittu useampaa eri rotua ja niiden risteytyksiä. Ruholuokan periytymisasteet 
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vaihtelivat heidän tutkimuksessaan 0,16 ja 0,31 välillä ja niiden keskivirheet 0,01 ja 
0,05 välillä. Rasvaluokan periytymisasteet vaihtelivat 0,08 ja 0,16 välillä ja niiden 
keskivirheet 0,01 ja 0,04 välillä. On kuitenkin huomattava, että Parkkosen ym. 
(2000) estimoimat karjan sisäiset periytymisasteet poikkesivat kaikkien karjojen yli 
estimoiduista periytymisasteista. Nämä karjojen sisäiset periytymisasteet olivat 
keskimäärin hieman korkeampia, kuin yli karjojen estimoidut ja ne vaihtelivat 0,15 ja 
0,29 välillä teuraspainossa, ruholuokassa 0,21 ja 0,39 välillä ja rasvaluokassa 0,12 ja 
0,29 välillä. 
 
Tässä tutkimuksessa määritetyt teurasominaisuuksien varianssikomponentit 
vaikuttavat uskottavilta, ylämaankarjan tuloksia lukuun ottamatta. Myös simmentalin 
varianssikomponenteissa oli tulkitsemisen varaa, kun muun muassa sen teuraspainon 
jäännösvarianssi oli suhteessa suurempi kuin muilla roduilla. Tähän on voinut 
osaltaan vaikuttaa rodun pienempi otoskoko, jolloin estimaatit eivät ole yhtä tarkkoja 
tai sitten ympäristötekijät todella vaikuttavat keskimäärin enemmän rodun 
teuraspainoon. Tämä on kuitenkin vielä spekulaatiota ja simmentalille tarvittaisiin 
lisää havaintoja, jotta voidaan varmistaa mistä tällaiset tulokset todella johtuvat. 
Muutoin tutkimuksen tulokset olivat suuruusluokaltaan odotetunlaisia ja rotujen 
välillä havaittiin eroja, jotka ovat suurelta osin selitettävissä rotujen välisillä 
fysiologisilla eroilla. Näiden eroavaisuuksien tilastollista merkitsevyyttä ei 
kuitenkaan ole testattu.  
 
Hickey ym. (2007) tulivat siihen johtopäätökseen, että rotujen välillä on tilastollisesti 
merkitseviä eroja. Mainittakoon toisaalta, että iso osa Hickeyn ym. (2007) 
estimoimien ruho- ja rasvaluokkien geneettisten varianssien keskivirheistä oli suuria. 
Heidän estimoimansa teuraspainon geneettiset varianssit vaihtelivat 44,0 kg² 
(friisiläinen) ja 633,1 kg² (charolais) välillä. Charolaisin sekä simmentalin 
teuraspainon geneettisen varianssin keskivirheet olivat kuitenkin heidän 
tutkimuksessaan korkeat (252,4 kg² ja 162 kg²), mikä heidän mukaansa johtui 
todennäköisesti rotujen pienistä otoskoista. Tämä osaltaan voimistaa epäilystä siitä, 
että myös tässä tutkimuksessa saatuihin simmentalin tuloksiin on vaikuttanut rodun 
pieni otoskoko. Hickeyn ym. (2007) estimoimissa ruho- ja rasvaluokkien 
geneettisissä variansseissa esiintyi myös melko voimakasta vaihtelua rotujen välillä, 
samoin kuin tässäkin tutkimuksessa.  
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Tämän tutkimuksen tulokset vahvistavat entisestään käsitystä siitä, että rotujen 
välillä todella on eroavaisuuksia teurasominaisuuksien varianssikomponenteissa ja 
periytymisasteissa, mikä puolestaan vaikuttaa näiden ominaisuuksien erilaiseen 
periytymiseen ja ilmentymiseen eri roduissa. Samantyyppisiin johtopäätöksiin ovat 
aiemmin päätyneet Koots ym. (1994a), Rios Utrera ja Van Vleck (2004) ja Hickey 
ym. (2007). 
 
6.4 Teurasominaisuuksien väliset geneettiset ja fenotyyppiset 
korrelaatiot  
 
Tässä tutkimuksessa määritetyt teuraspainon ja ruholuokan väliset voimakkaat 
positiiviset geneettiset ja fenotyyppiset korrelaatiot tarkoittavat, että kun eläinten 
teuraspaino kasvaa, myös niiden ruholuokka eli lihaksikkuus, paranee kaikissa 
roduissa. Tämä on kasvun ja ruhojen lihaksikkuuden yht'aikaisen jalostamisen 
kannalta hyvä asia. Toisaalta on myös huomioitava erittäin lihaksikkaiden eläinten 
hyvinvointi ja terveys. Eläimen rakenteen tulisi kehittyä samaan aikaan teuraspainon 
ja lihaksikkuuden kanssa, jotta vältyttäisiin eläimen rakenteeseen nähden suurten 
lihasten ja korkean elopainon aiheuttamilta fyysisiltä ongelmilta, kuten jalkojen ja 
nivelten toimintahäiriöiltä ja sairauksilta.  
Simmentalin muita rotuja suurempi keskivirhe teuraspainon ja ruholuokan välisessä 
geneettisessä korrelaatiossa johtui muita käsiteltyjä rotuja pienemmästä 
havaintomäärästä ja pienemmistä periytymisasteista. Tässä tutkimuksessa määritetyt 
teuraspainon ja ruholuokan väliset geneettiset korrelaatiot (vaihteluväli [0,65;0,71], 
KV [0,03;0,07]) ovat hyvin linjassa Parkkosen ym. (2000) saamien tulosten kanssa, 
vaikka geneettisten korrelaatioiden vaihteluväli tässä tutkimuksessa olikin pienempi. 
Teuraspainon ja ruholuokan välinen geneettinen korrelaatio vaihteli Parkkosen ym. 
(2000) tutkimuksessa kohtalaisesta voimakkaaseen (0,38–0,66), geneettisten 
korrelaatioiden keskivirheet vaihdellessa välillä 0,03 – 0,06.  
Hickey ym. (2007) esittivät selvästi pienemmän estimaatin näiden ominaisuuksien 
väliselle geneettiselle korrelaatiolle (0,11), mutta myös sen keskivirhe oli korkea 
(0,09).  
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Tässä tutkimuksessa määritetyt mannermaisten rotujen, keskimäärin heikosti 
negatiiviset, teuraspainon ja rasvaluokan väliset geneettiset korrelaatiot tarkoittavat 
(vaihteluväli [-0,13; -0,27]), että pitkällä aikavälillä teuraspainon kasvaessa, eläinten 
rasvaluokka pienenee. Lyhyellä aikavälillä muutosta ei juuri tapahdu, koska 
ominaisuuksien välinen riippuvuus ei ole voimakas. On kuitenkin huomattava, että 
vain limousinilla näille tuloksille laskettu luottamusväli ei sisällä nollaa, joten 
muiden rotujen tulokset eivät välttämättä ole merkitseviä. Brittiläisillä roduilla ei 
havaittu teuraspainon ja rasvaluokan välillä geneettistä yhteyttä (hereford -0,02 ja 
aberdeen angus -0,10), mikä viittaa siihen, että kummankaan ominaisuuden 
parantaminen geneettisellä tasolla ei vaikuta toiseen ominaisuuteen. Myös Parkkonen 
ym. (2000) esittivät tämänsuuntaisia tuloksia maitorotuisille eläimille.  
Teuraspainon ja rasvaluokan välinen geneettinen korrelaatio vaihteli Parkkosen ym. 
(2000) tuloksissa -0,01 ja 0,76 välillä ja fenotyyppinen korrelaatio 0,36 ja 0,68 
välillä. Näistä geneettisistä korrelaatioista osassa oli korkea keskivirhe; -0,01±0,11; 
0,05±0,09; 0,76±0,07; 0,16±0,01, joten suoria johtopäätöksiä niistä ei voi vetää. 
Rasva- ja ruholuokan väliset geneettiset korrelaatiot vaihtelivat heidän 
tutkimuksessaan 0,12 ja 0,44 välillä ja fenotyyppiset korrelaatiot 0,26 ja 0,40 välillä. 
 
Tässä tutkimuksessa havaittu limousinin, muista mannermaisista roduista poikkeava 
(vaihteluväli [-0,08; -0,55]), rasva- ja ruholuokkien välinen geneettinen korrelaatio (-
0,55) voi johtua rodun hyvästä ruhon lihaksikkuudesta ja rasvan vähäisyydestä. Se 
poikkeaa mannermaisena rotuna charolaisista ja simmentalista, kun limousin-rodun 
edustajat ovat keskimäärin ruholuokaltaan 1-2 EUROP-yksikköä parempia ja hieman 
vähärasvaisempia kuin simmental- tai charolais-rotujen eläimet. Täten, käytännössä 
negatiivinen korrelaatio näiden ominaisuuksien välillä tarkoittaa sitä, että kun 
ruholuokka paranee, eläimen rasvaluokka pienenee, mikä on tietenkin toivottava 
kehityssuunta. 
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7 YHTEENVETO JA JOHTOPÄÄTÖKSET 
 
Tutkimuksessa määritettiin kuuden eri lihakarjarodun tilastolliset tunnusluvut, 
varianssikomponentit, sekä periytymisasteet kolmelle tärkeälle teurasominaisuudelle. 
Rotujen välillä oli eroja sekä varianssikomponenteissa että periytymisasteissa.  
Ylämaankarjan tuloksia voidaan pitää vain suuntaa antavina, pienestä otoskoosta 
johtuen, mutta kaikkien muiden rotujen perinnölliset tunnusluvut vaikuttivat 
luotettavilta ja olivat linjassa muun muassa Hickeyn ym. (2007) saamien tulosten 
kanssa. Voidaan myös olettaa, että mikäli ylämaankarjan aineistoon saadaan lisää 
havaintoja, todennäköisesti myös tälle rodulle voidaan määrittää tarkat 
teurasominaisuuksien perinnölliset tunnusluvut.  
 
Tässä tutkimuksessa eri roduille määritetyt tilastolliset tunnusluvut, kuten keskiarvo 
ja keskihajonta olivat odotetunlaisia ja hyvin samansuuntaisia aiempien 
vastaavantyyppisten tutkimusten kanssa. Lisäksi tämän tutkimuksen tulokset olivat 
siinä mielessä merkittävät, että aiemmissa tutkimuksissa määrittämättä jääneet tai 
epäluotettavasti estimoidut parametrit saatiin nyt määritettyä ja jo olemassa oleviin 
estimaatteihin nähden muun muassa keskivirheet pienenivät. On kuitenkin 
muistettava tulosten populaatiokohtaisuus, eli vaikka osa tämän tutkimuksen 
tuloksista vaikuttaa keskivirheiden puolesta aiempia tutkimuksia luotettavammilta, 
niitä ei kuitenkaan voi suoraan näihin muihin tuloksiin verrata. Voidaan kuitenkin 
todeta, että tässä tutkimuksessa suoritettu mallien testaus antoi hyvin viitteitä siitä, 
että perinnöllisten tunnuslukujen määrityksessä olisi suotavaa käyttää 
rajoittamattomia malleja. Tällöin taataan parhaat tulokset eri roduille kaikissa 
teurasominaisuuksissa ja jalostustyö on tarkempaa.  
 
Periytymisasteet olivat jokaisessa ominaisuudessa ja lähes kaikille roduille sen 
verran korkealla tasolla, että näiden ominaisuuksien lisääminen valintaohjelmiin olisi 
suositeltavaa. Teuraspainon periytymisasteet olivat erityisen korkeat, mikä tarkoittaa, 
että tähän ominaisuuteen olisi helppo vaikuttaa valinnalla. Erityisen positiivista oli 
se, että kaikilla roduilla havaittiin teuraspainon ja ruholuokan välillä voimakas 
positiivinen geneettinen korrelaatio, jolloin näiden ominaisuuksien yhtaikainen 
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perinnöllinen kehittäminen on hyvin mahdollista. Lisäksi näissä tuloksissa oli pienet 
keskivirheet. 
 
Edellisestä poiketen teuraspaino ja rasvaluokka periytyivät yhdessä eri tavoin eri 
rotujen ja myös eri roturyhmien välillä. Kaikilla roduilla näiden ominaisuuksien 
välinen geneettinen korrelaatio oli negatiivinen. Mannermaisilla roduilla 
teuraspainon nousu vaikutti kohtalaisesti rasvaluokan pienenemiseen geneettisellä 
tasolla, mutta brittiläisillä roduilla samanlaista yhteyttä ei ollut. Sen sijaan 
brittiläisillä roduilla oli fenotyyppinen, heikosti positiivinen korrelaatio näiden 
ominaisuuksien välillä, mitä ei havaittu mannermaisilla roduilla. Tämä tarkoittaa, 
että ympäristöllä on suurempi vaikutus brittiläisten rotujen rasvoittumiseen kuin 
mannermaisilla roduilla. Nämä erot rotujen välillä tarkoittavat sitä, että mikäli 
halutaan hallita ruhojen rasvoittumista tehokkaasti jalostuksella, rotuerot olisi 
huomioitava. Toisaalta teuraspainon ja rasvaluokkien välisten geneettisten 
korrelaatioiden keskivirheet olivat kaikilla roduilla melko korkeat, joten tulosten 
tarkkuudessa olisi parannettavaa. 
 
Rasva- ja ruholuokkien välisissä geneettisissä korrelaatioissa havaittiin 
samantyyppinen ero roturyhmien välillä. Mannermaisilla roduilla näiden 
ominaisuuksien välinen geneettinen korrelaatio oli selvästi negatiivinen, jolloin 
ruholuokan noustessa rasvaluokka pienenee. Brittiroduilla ei havaittu tällaista 
geneettistä yhteyttä. Näiden ominaisuuksien kohdalla geneettisten korrelaatioiden 
keskivirheet olivat toisaalta korkeahkot. 
 
Voidaan todeta, että koska rotujen välillä on eroja, ne vaikuttavat mahdollisesti 
rotujen jalostusarvojen laskemiseen. Näin ollen, parhaan tuloksen jokaiselle rodulle 
saisi todennäköisimmin laskemalla jalostusarvot rotukohtaisesti, jolloin rotujen 
väliset fysiologiset erot niiden kasvurytmissä ja teurasominaisuuksien kehittymisessä 
voitaisiin huomioida optimaalisesti. Tällöin päästäisiin nopeammin parempiin 
tuloksiin ruhojen laadun ja suomalaisen lihantuotannon kehittämisessä. 
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